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Наиболее эффективным вариантом протеомного анализа остается поиск соответствия масс-
спектров теоретическим аминокислотным последовательностям, предсказанным из генома. Геном 
большинства злокачественных опухолей отличается от герминативного генома большим количеством 
соматических мутаций, среди которых многие кодируют аминокислотные замены. Соответственно, при 
протеомном поиске в материале злокачественных клеток нужно учитывать возможные изменения ами-
нокислотной последовательности, чтобы не пропустить значимые с точки зрения патогенеза опухолей 
явления. Подход, учитывающий особенности геномов конкретных биообразцов, получил название про-
теогеномики. В докладе подводятся итоги работы по протеогеномике злокачественных клеток, прово-
димых нами в течение последних пяти лет. Исследованы полученные из открытых источников протеомы 
клеточных линий коллекции NCI-60. Получены протеомы линий злокачественной меланомы кожи. Вы-
работаны методы оценки уровня ложноположительных результатов для идентификации отдельных му-
тантных участков белка. Показано, что у мутантных последовательностей шансы быть обнаруженными 
на белковом уровне в несколько раз ниже, чем у последовательностей «дикого типа». Панорамная про-
теомика с масс-спектрометрией высокого разрешения, как было установлено, способна валидировать 
результаты геномного анализа при поиске участков полиморфизма. 
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